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遺伝子型として GI は GI.1 から GI.7の 7遺伝子型、GII は GII.1から GII.8 の 8遺伝子型、GIVは GIV.1







臨床検体由来のサポウイルスの遺伝子型解析は、2004 年 4 月から 2017年 3月までの間に、宮城県で行
政検査の一環として採取され、過去にサポウイルスが検出された急性胃腸炎の外来患者 78名の便検体（孤
発例）、食品媒介性集団感染 5 事例 22 名の便検体、非食品媒介性集団感染 11事例 33名の便検体を対象と
した。サポウイルス遺伝子の検出は、逆転写ポリメラーゼ連鎖反応（Reverse transcription polymerase 
chain reaction; RT-PCR）を用い、VP1領域の一部の塩基配列を用いて、遺伝子型解析および系統樹解析を
行った。また、これまで報告されている過去の研究におけるサポウイルス集団感染例の遺伝子型と感染様式







12件の食品媒介性集団感染のうち、サポウイルス GI.2 は 41.7％で検出され、次いで GV.2（25.0％）、GIV.1
（16.6％）の順で検出された。13件の非食品媒介性集団感染で検出されたサポウイルスの遺伝子型は、GI.2
と GIV.1 が各 18.5%、GI.1、GI.3、GII.3が各 7.4%の順であった。本研究の文献解析では、サポウイルス GI.1
による食品媒介性集団感染は検出されなかった。 
宮城県の孤発例、食品媒介性集団感染、非食品媒介性集団感染におけるサポウイルスの研究対象期間全体
の検出率は、それぞれ 5.3％、1.3％、2.5％であった。孤発例は研究対象期間 13年中 4年でのみ冬季で増加
がみられ、春から初夏にかけての増加も確認された。一方、集団感染は年間を通じて発生していた。遺伝子
型解析の結果、同一の集団感染から検出された遺伝子型は一種類のみであり、遺伝子型の分布では、GI.1
（36.4％）が優勢で、GII.3（17.0％）、GII.1（13.6％）、GI.2（12.5％）、GV.1（9.1％）と続いた。孤発例
（34.7％）および非食品媒介性集団感染（63.6％）では GI.1が最も多く検出されたが、食品媒介性集団感
染では検出されなかった。患者の年齢分布は食品媒介性集団感染では 15歳以上が有意に多く、非食品媒介
性集団感染と弧発例では 15歳未満が有意に多かった。加えて、感染様式に関わらず、15歳以上の年齢層で
は GI.1の検出割合は有意に低かった。また、集団感染事例の中には、同一の遺伝子型による弧発例に続い
て発生したものがあった。宮城県での調査と文献解析ともに、食品媒介性集団感染はホテルやレストランで
発生していたのに対し、非食品媒介性集団感染は保育園や小学校で発生していた。 
ノロウイルスでは、遺伝子型によって遺伝子変異の起こりやすさやウイルスの進化パターンが異なるとさ
れ、遺伝子変異が起こりにくい遺伝子型（非 GII.4）では、小児期にこのウイルスに曝露して感染すること
によって得た獲得免疫が成人期に再度曝露した際に機能することで、ウイルスの再感染が起こりにくいと考
えられ、結果として患者の分布が小児に偏るとされる。一方、遺伝子変異が起こりやすい遺伝子型（GII.4）
では、亜型の出現により新しい抗原性を持つウイルスが出現しやすいことから、小児期に感染していても獲
得免疫が機能せず、成人でも複数回感染すると考えられている。本研究の系統樹解析において、サポウイル
ス GI.1は他の遺伝子型（GI.2、GII.1、GII.3）とは異なり、VP1領域の遺伝子変異が少なく、遺伝子変異
が起こりにくい遺伝子型であると考えられた。一方、非 GI.1（GI.2、GII.1、GII.3）の VP1領域は経時的
に変異する傾向があり、遺伝子変異が起こりやすい遺伝子型の可能性があった。 
サポウイルス関連急性胃腸炎においてヒトから検出される遺伝子型は、食品媒介性集団感染と非食品媒介
性集団感染、弧発例では異なることが示された。このことから、ヒトにおいて検出されるサポウイルスの遺
伝子型の違いは、ウイルスの感染源や感染経路や患者の年齢層、および感染経路に関係している可能性が示
唆された。遺伝子型の特徴によって効果的なサポウイルス感染制御方法は異なる可能性がある。  
